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Выражение “современный” (или “новый”) синтез давно укоренилось в лексиконе исследователей,
пишущих об истории эволюционной биологии в ХХ в. Однако развитие биологической системати-
ки за последние 100 лет обычно изображается как дарвиновская по духу борьба трех идеологически
и методологически различных течений – нумерической систематики (фенетики), кладистики и
эволюционной систематики. В то же время в теоретических рассуждениях и в нашей стране, и за ру-
бежом признавалась необходимость и даже неизбежность будущего синтеза в области биологиче-
ской систематики. В статье рассматривается вопрос о современном состоянии практической система-
тики в контексте проблемы возможного синтеза конкурирующих направлений. Показано, что факти-
чески подобный синтез уже достигнут, но – в отличие от эволюционного синтеза середины прошлого
века – не путем теоретических усилий группы энергичных авторов, а за счет естественной – и частич-
но неосознанной – “конвергенции” путей развития соперничающих таксономических школ, стре-
мившихся достичь максимальной операциональности и объективности получаемых ими результа-
тов. Показано, что, несмотря на доминирование филогенетического подхода к построению системы,
практическая систематика наших дней является в основе своей псевдокладистикой, т.к. в основу
принятия таксономических решений кладутся статистические процедуры реконструкции филоге-
нии и выделения видов, а не анализ гомологий (синапоморфий). Эту ситуацию можно назвать “опе-
рациональным синтезом”, или конвенцией, сложившейся в первые десятилетия текущего столетия.
С одной стороны, это можно рассматривать как безусловный успех, который, вероятно, позволит
систематике окончательно избавиться от клейма “субъективной” и “чисто описательной” науки.
С другой, – эта ситуация несет угрозу дегуманизации таксономической практики, передачи значи-
тельной части традиционных таксономических задач в ведение компьютеров.
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“To hope for the new systematics
is to imply no disrespect for the old”

(Huxley, 1940, р. 1)1

ВВЕДЕНИЕ
Выражение “новый” (или “современный”)

синтез давно и прочно укоренилось в лексиконе
исследователей, пишущих об истории эволюцион-
ной биологии в ХХ в. В специальной литературе
оно встречается уже с первой половины 1940-х гг.
и было введено не историками, а самими действу-
ющими лицами научного движения, приведшего

к созданию синтетической теории эволюции
(СТЭ) (Huxley, 1942; The evolutionary…, 1980). Под
“новым” эволюционным синтезом принято пони-
мать неодарвинистскую эволюционную теорию,
возникшую путем “объединения некоторых дан-
ных и концепций генетики, экологии, биогеогра-
фии, систематики, морфологии и палеонтологии с
теорией естественного отбора” (Колчинский,
2015, с. 25). В соответствии с этим пониманием,
историки науки ищут и находят свидетельства
плодотворного сотрудничества специалистов в
разных областях биологии, приведших к “новому
синтезу” (см., например, Mayr, 1982; Smokovitis,
1992). Несмотря на наличие эволюционных тео-
рий, альтернативных по отношению к СТЭ, по-
следняя абсолютно доминировала на протяжении

1 “Надеяться на новую систематику не значит проявлять не-
уважение к старой” (Huxley, 1940, p. 1).
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всей второй половины прошлого столетия, что
создает впечатление практически полного едино-
мыслия среди эволюционистов того времени.

Совсем иначе принято представлять историю
развития биологической систематики за послед-
ние 50–80 лет. Если историки эволюционной
теории склонны подчеркивать тенденцию к при-
мирению сторонников противоположных пози-
ций (Mayr, 1982), то историки систематики не жа-
леют красок для описания конфликтов и проти-
воречий в этой области биологии (Расницын,
2002; Hull, 1970, 1988; Cracraft, 2000; Stuessy, 2013;
Sterner, Lidgard, 2018), причем порой в ход идут
такие метафоры, как “войны систематиков” (Fel-
senstein, 2001; Rieppel, 2008), которые, по мнению
ряда авторов, наиболее точно описывают состоя-
ние дел в этой области в 1960–1980-е гг.

Известный сборник статей “Новая систематика”,
вышедший в 1940 г. под редакцией Хаксли (Hux-
ley, 1940), открывался его предисловием, в кото-
ром намечались пути к созданию новой синтети-
ческой таксономии, что должно было стать па-
раллелью к закладывавшимся в те же самые годы
концептуальным основам эволюционного синтеза
(Галл, 2004; Vernon, 1993). Систематика, по мыс-
ли Хаксли, это центральная дисциплина наук о
жизни, в основе которой должен лежать синтез
биологических знаний при безусловном главен-
стве эволюционистского мышления. Основной
задачей систематики как науки автор считал “de-
tecting evolution at work” (Huxley, 1940, p. 2). О же-
лательности и даже неизбежности синтеза в этой
области писали многие авторы, как в нашей стра-
не (Любищев, 1971; Боркин, 1989), так и за рубе-
жом (Майр, 1971; Mayr, 1981; Hall, 1988). Однако
этого не случилось, и развитие систематики
пошло в совсем ином направлении.

Так, в интерпретации одного из наиболее вли-
ятельных специалистов по данному вопросу, Дэ-
вида Халла (Hull, 1988), во второй половине ХХ в.
в биологической систематике соперничали три
основных школы, или направления, то есть нуме-
рическая систематика (фенетика), представлен-
ная Р. Сокалом, П. Снитом и их последователями,
эволюционная систематика, развивавшаяся
Э. Майром и Дж.Г. Симпсоном, а также филоге-
нетическая систематика, или кладистика, начав-
шаяся с работ В. Хеннига и в 1970–1980-е гг. по-
лучившая большую популярность, особенно сре-
ди североамериканских зоологов-систематиков
нового поколения. Взаимоотношения между эти-
ми школами часто изображают как проявление
дарвиновской по духу борьбы за существование (в
этом суть “эволюционного” подхода к истории
науки, сторонником которого был Халл; см. Hull,
1988), а позиции сторон – как полностью взаимо-
исключающие. Подобный взгляд проник и в на-
учно-популярную литературу (Yoon, 2009).

Несмотря на то, что степень противоречий
между соперничавшими направлениями может
оказаться преувеличенной (Sterner, Lidgard, 2018),
вряд ли можно отрицать, что борьба идей в обла-
сти теории систематики не привела к подобию
“нового синтеза” в эволюционной теории. Вме-
сто этого, как принято считать, филогенетиче-
ская систематика постепенно взяла верх над дру-
гими направлениями и в “конкурентной борьбе”
вытеснила их из научного мейнстрима (Hull,
1988), что нередко описывается как “кладистиче-
ская революция” в систематике (Rieppel, 2016).
Взгляды Хеннига “часто расцениваются как
принципиально новая парадигма, решившая чуть
ли не все проблемы классификации” (Васильева,
1999, с. 134). При этом, кладистика была скорее
“антисинтетической” по своему духу, о чем будет
сказано ниже.

Впрочем, существуют основания полагать, что
к настоящему моменту искомый синтез в области
биологической систематики достигнут или почти
достигнут, но произошло это не путем развития
теоретической мысли, а, как я попробую пока-
зать, стихийным образом, и было обусловлено са-
мой логикой развития систематики как особой
биологической дисциплины и ее попытками со-
хранить свое место под солнцем в эпоху тотально-
го доминирования экспериментальных и высоко-
технологичных разделов наук о жизни, таких как
молекулярная биология и ей подобные. Достиже-
ние подобного синтеза в области практической
систематики ставит со всей определенностью во-
прос о будущем этой научной дисциплины, как
оно видится сейчас, когда все большее значение
для классификации живых организмов приобре-
тают компьютерные технологии, включая интен-
сивно развивающиеся технологии искусственно-
го интеллекта.

ТРИ ШКОЛЫ СИСТЕМАТИКИ:
КРАТКОЕ СОПОСТАВЛЕНИЕ

Центральным вопросом, по поводу которого
разошлись три упомянутые выше направления
систематики, был вопрос о принципах построе-
ния естественной системы организмов.

В додарвиновский период истории биологии
единственным базисом для классификации было
морфологическое (внешнее, гораздо реже внут-
реннее) сходство между сравниваемыми организ-
мами. Дарвин внес в систематику принципиально
новое измерение – генеалогическое, и в “Проис-
хождении видов” прямо указал, что “любая насто-
ящая классификация [должна быть] генеалогиче-
ской” (Darwin, 1859, p. 420). С другой стороны, в
его частной переписке встречается мнение, что
“генеалогия сама по себе не дает классификации”
(письмо Дж. Хукеру от 23.12.1859).
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Кажущееся противоречие между этими утвер-
ждениями объясняется просто. Последовательное
применение генеалогического принципа класси-
фикации сталкивается с недостатком эмпириче-
ских знаний о филогенезе. Дарвин отлично по-
нимал, что полного изоморфизма филогении и
системы достичь невозможно уже в силу недоста-
точности наших сведений о родстве между орга-
низмами. В те годы отсутствовали алгоритмизо-
ванные методы трансляции морфологической
информации в филогенетическую. Поэтому
морфологическое сходство, наряду с родством,
продолжало оставаться базисом для построения
системы и в постдарвиновскую эпоху. Практи-
кующие систематики и после 1859 г. долго поль-
зовались традиционной методологией, в основе
которой лежали интуитивные практики класси-
фицирования организмов, слабо поддающиеся
верификации и объективации (Винарский, 2019).

Неодарвинистский синтез середины ХХ в. бла-
гоприятствовал синтезирующим устремлениям в
сообществе систематиков. Сам Майр (Mayr, 1982,
p. 9) писал о том, что ему симпатична гегелевская
триада “тезис–антитезис–синтез”, и что он “все-
гда, когда это было возможно, пытался синтези-
ровать противоположные точки зрения (в том
случае, если одна из них не была явно ошибоч-
ной)”. “Гегельянство” Майра заслужило у некоего
“весьма известного советского теоретика марк-
сизма” оценку, что его труды – “это в чистом виде
диалектический материализм” (там же), хотя сам
Майр марксистом себя не считал.

“Синтетический” характер эволюционной си-
стематики в понимании Дж. Хаксли, Э. Майра и
Дж.Г. Симпсона состоял не только в том, что она
предполагала интеграцию данных самых разных
биологических наук для целей классификации,
но и в попытке объединить в рамках единой ме-
тодологии сведения о родстве и сходстве как
равноправных источниках таксономической ин-
формации. Как неоднократно отмечалось (см.,
например, Vernon, 1993), на практике это вело к
неизбежности субъективных решений по ряду
важнейших вопросов, включая процедуру “взве-
шивания” признаков, определение линнеевского
ранга рассматриваемых таксономических групп и
т.п. Выяснилось, что взаимоотношения между
родством и сходством хорошо описываются с по-
мощью принципа дополнительности Н. Бора, из-
вестного из квантовой механики. Чем точнее мы
определяем степень сходства между организма-
ми, тем меньше филогенетической информации
это нам дает (хотя бы потому, что сходство может
возникать как продукт конвергенции или парал-
лельной эволюции, что затемняет наши представ-
ления о реальном родстве). С другой стороны, вы-
являть родственные отношения между организ-
мами без оценки степени сходства между ними
просто невозможно, даже если это сходство не по

морфологическим, а по молекулярным призна-
кам. Суждения о родстве почти всегда дериватив-
ны по отношению к суждениям о сходстве.

Майр не отрицал целиком и традиционный
“чисто интуитивный подход” к выделению таксо-
нов, отмечая, что в некоторых ситуациях он рабо-
тает эффективнее, чем по-видимости более “объ-
ективные” методы, такие как биометрический
анализ (Майр, 1971, с. 213).

В 1960-е гг. критика эволюционной система-
тики велась с двух флангов одновременно. В ка-
честве альтернатив выступили две школы, фене-
тика и кладистика, не соглашавшиеся с эволюци-
онными систематиками и еше менее друг с
другом (Sterner, Lidgard, 2018). Их объединяло
стремление к подлинному объективизму, сторон-
ники этих школ декларировали намерения сде-
лать систематику по-настоящему точной наукой
за счет устранения произвольных таксономиче-
ских решений и алгоритмизации процедуры
классификации (Винарский, 2019, 2020; Hull,
1988). “Интуиция” стала фактически обсценным
понятием. Достигнуть этого было возможно
лишь путем редукционизма, построения системы
на основе только одного из источников данных –
либо сходства (программа нумерической систе-
матики) либо родства (программа кладистики).
Оба подхода позволяли разработать относительно
непротиворечивую систему стандартных прие-
мов, которые, при условии их адекватного приме-
нения, должны были вести к однозначным и вос-
производимым заключениям. Таков был идеал
обеих соперничающих школ, завоевавший сим-
патии большого числа практикующих таксоно-
мистов, нуждавшихся в положительной пере-
оценке их деятельности, избавлении систематики
от клейма “субъективной”, “неточной” и “старо-
модной” научной дисциплины (Vernon, 1993).

Нумерическая систематика, в основе которой
лежал “продвинутый” (advanced) статистический
анализ больших массивов данных о фенотипиче-
ских признаках, уже в середине 1980-х гг. почти
целиком утратила свою популярность, пик кото-
рой пришелся на вторую половину 1960-х–начало
1970-х гг. Сверхформализированный, чисто ко-
личественный и откровенно антитеоретический
(Hull, 1988) характер фенетической программы
оказался не вполне адекватным сложности про-
блем, которые ставит перед исследователями за-
дача классификации организмов во всем их мно-
гообразии. Во многих группах (например бакте-
рии) количественный анализ морфологических
признаков оказывается совершенно непригод-
ным. В середине 1980-х гг. было признано, что
фенетика “просто не порождает эффективную
(workable) систематику, которая бы соответство-
вала ожиданиям биологов. Материальные явле-
ния попросту не могут быть уложены и упорядо-
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чены в соответствии с надеждами нумерических
систематиков” (Rosenberg, 1985, p. 186). Показа-
тельна неудача чисто фенетического подхода к
разработке системы покрытосеменных, одно-
дольных и некоторых других макротаксонов рас-
тений (Stuessy, 2013).

Тем не менее, нумерическое направление в си-
стематике оставило богатое наследство в виде
большого числа статистических алгоритмов и
компьютерных программ, нацеленных на опреде-
ление количественной степени сходства и по-
строение иерархических кладограмм, например,
на основе кластерного анализа (Stuessy, 2013). Бы-
ли разработаны методы вероятностной оценки
достоверности филогенетических гипотез, позво-
лившие уйти от казавшейся неустранимой субъ-
ективности при выборе между возможными аль-
тернативами (Павлинов, 2005).

К концу прошлого века безусловную победу в
завоевании симпатий систематиков одержал под-
ход Вилли Хеннига, в соответствии с которым
родство, определяемое путем выявления гомоло-
гий (синапоморфий), является единственным
объективным основанием классификации. Сте-
пень эволюционных расхождений между дивер-
гировавшими линиями, какой бы значительной
она ни была, не принимается в расчет. По словам
отца-основателя кладистики, “истинный метод
филогенетической систематики – это не опреде-
ление степени морфологического соответствия
(correspondence) и не разграничение между “сущ-
ностными” и “несущностными” признаками, но
поиск синапоморфных соответствий” (Hennig,
1966, p. 146). Признак интересует систематика
лишь настолько, насколько он может выступать
показателем генеалогических отношений. Вся
остальная информация, которую он несет, созна-
тельно игнорируется. Естественная система по Хен-
нигу представляет собой “обезьяну филогенеза”, так
как иерархическая классификация в идеале
должна быть максимально полным отражением
паттерна ветвления филогенетического дерева.

Огромная популярность столь откровенно од-
ностороннего, антисинтетического и редукцио-
нистского подхода обусловливается отмеченным
выше стремлением сообщества систематиков
объективизировать и сциентизировать свою нау-
ку, добиваясь тем самым респектабельности, поз-
воляющей ей не чувствовать себя “золушкой”
(Padial, De La Riva, 2017) в сравнении с техноло-
гичными биологическими дисциплинами – гене-
тикой, эмбриологией, молекулярной биологией.
Отсутствие такой респектабельности имело нега-
тивные последствия не только для чувства соб-
ственного достоинства систематиков, но и для
финансирования их исследований (Vernon, 1993).
Стоит отметить, однако, что даже почти едино-
душный переход таксономистов западных стран к

кладистической методологии не привел к ощути-
мому прорыву в переоценке биологической систе-
матики, и жалобы на ее удручающее состояние, от-
ток денег и умов из этой дисциплины наполняют
текущую литературу (Agnarsson, Kuntner, 2007;
Ebach et al., 2011; Britz et al., 2020).

Тем не менее, в последние 20–30 лет система-
тике удалось добиться определенных успехов в
улучшении своего имиджа, что было достигнуто
за счет освоения новых высокотехнологичных
подходов, особенно в области молекулярной ге-
нетики и искусственного интеллекта. Молеку-
лярная революция в систематике, произошедшая
на рубеже столетий, весьма серьезно повлияла
как на практику классификации организмов, так
и на суждения таксономистов о многих вечных
вопросах, таких как сущность биологического
вида.

МОЛЕКУЛЯРНАЯ РЕВОЛЮЦИЯ
И “ОПЕРАЦИОНАЛЬНЫЙ СИНТЕЗ” 

НАЧАЛА XXI ВЕКА
Несмотря на то, что молекулярная филогене-

тика и основанная на ней процедура классифика-
ции подвергаются порой резкой критике [так,
Н.Ю. Клюге (2020, с. 9–10) квалифицирует со-
временные компьютерные методы реконструк-
ции филогении как “заведомую фальсифика-
цию” и столь же критически высказывается о
“мейнстримной” молекулярной филогенетике],
невозможно отрицать, что в наши дни молеку-
лярно-генетические методы абсолютно домини-
руют в систематике ныне живущих организмов и,
через расшифровку “древней ДНК”, проникают
даже в систематику палеонтологическую. Клас-
сические морфологические подходы были вы-
теснены на задний план и даже в исследованиях,
позиционируемых себя как “интегративно-так-
сономические”, нередко играют лишь вспомога-
тельную роль (Vinarski, 2020). Эта новая реаль-
ность требует своего осмысления.

Разработка методов быстрого и относительно
дешевого прочтения первичной структуры ДНК
вызвала лавинообразный рост информации о ге-
номах живых организмов, а использование совре-
менных компьютерных программ привело к тому,
что задачи реконструкции филогении и, отчасти,
построения системы почти целиком перешли в
ведение молекулярных систематиков и биоин-
форматиков. Молекулярная филогенетика стала
настолько самодостаточной, что уже давно нико-
го не шокируют работы, в которых реконструк-
ция филогенеза проводится без даже минималь-
ного обсуждения морфологических данных. Явно
или неявно, генеалогия организмов отождествля-
ется с генеалогией отдельных генов (или мито-
хондриальных геномов), что, безусловно, очень
операционально, но едва ли правомерно с биоло-
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гической точки зрения. Не только рутинная так-
сономическая идентификация (например, путем
штрихкодирования ДНК), но и такие традицион-
но человеческие задачи, как разделение изучае-
мого множества организмов на таксоны разного
ранга, все больше переходят в ведение компью-
терных программ. Наиболее показательна здесь
эволюция подходов к выделению видов (species
delimitation), в течение веков служившего источ-
ником самых резких разногласий и споров между
систематиками, о чем свидетельствуют огромные
списки синонимов, которые можно найти в лю-
бой таксономической монографии о хорошо изу-
ченной группе.

Ещe в конце ХХ в. наиболее жаркие дебаты ве-
лись о наиболее предпочтительной “концепции
вида”, то есть о выборе частной научной теории,
объясняющей, что такое вид и предлагающей
критерии для распознавания видов в природе. По
этому вопросу накопилась обширная литература
(см.The units of …, 1992; Wilkins, 2009), но никако-
го консенсуса между теоретиками достичь не уда-
лось. Казавшаяся в середине прошлого столетия
абсолютно доминирующей “биологическая кон-
цепция вида” (Майр, 1971), к концу столетия ста-
ла всего лишь одним из нескольких конкурирую-
щих подходов.

Сегодня большинство практикующих систе-
матиков, занимающихся видовой таксономией на
молекулярной основе, гораздо больше заинтересо-
ваны не в выборе правильной концепции вида, а в
выборе наиболее адекватного компьютерного ал-
горитма для species delimitation из числа имею-
щихся. Из числа наиболее популярных подходов,
применимых в том числе для однолокусных мас-
сивов данных, можно назвать ABGD (Automated
Barcode Gap Discovery), GMYC (General Mixed
Yule Coalescent), PTP (Poisson Tree Process), а так-
же алгоритмы, основанные на байесовом методе
(Rannala, 2015). В теоретическом отношении эти
подходы основаны на том, что именовалось “эво-
люционной концепцией вида”, в соответствии с
которой виды – это независимо развивающиеся
филогенетические линии, распознаваемые путем
анализа популяционно-генетической истории
отдельных аллелей. В этом суть предложенной
сравнительно недавно “унифицированной кон-
цепции” (De Queiroz, 2007), определяющей вид
как самостоятельно эволюционирующую группу
метапопуляций (separately evolving metapopulation
lineage). Доказательство такого самостоятельного
развития считается достаточным для обоснова-
ния видового статуса, даже если критерии, пред-
лагаемые другими концепциями, не удовлетворя-
ются. Именно такому пониманию вида явно или
неявно следуют многие молекулярные таксоно-
мисты наших дней, хотя далеко не во всех случаях
виды, выделяемые на основе унифицированного
подхода, обладают свойством репродуктивной

изоляции (Campillo et al., 2020), что считается
определяющим признаком “хорошего вида” в
рамках биологической концепции (Майр, 1971).

Сравнительный анализ различных статистиче-
ских алгоритмов показывает, что они не всегда
дают вполне сходящиеся результаты (Carstens
et al., 2013), а некоторые из них ведут к таксоно-
мической инфляции, то есть явному “передроб-
лению” видов (Chambers, Hillis, 2020; Hillis et al.,
2021). Бывают ситуации, когда в работе применя-
ются сразу несколько альтернативных алгоритмов,
и авторы, столкнувшись с разнобоем в получен-
ных результатах, вынуждены принимать решение
о том, сколько же видов в исследуемой ими вы-
борке представлено на самом деле. Здесь откры-
вается поле для субъективных решений, от кото-
рых молекулярная систематика и статистика
предполагали избавить таксономистов. Несмотря
на это, популярность алгоритмического способа
выделения видов постоянно возрастает (рис. 1).
Налицо явный сдвиг от теоретических дебатов о
сущности вида к гораздо более техническому об-
суждению достоинств и недостатков отдельных
статистических подходов к species delimitation.
Эта “тихая революция” имеет, однако, ряд оче-
видных теневых сторон.

Практически во всех подобных исследованиях
первым шагом является формирование библио-
теки сиквенсов (оригинальных или почерпнутых
из Генбанка), которые затем закладываются в
компьютер, выдающий некую раскладку, пред-
ставляющую собой гипотезу о числе представлен-
ных в обработанном массиве данных видов.
Очень часто исследователи, работающие в таком
ключе, не только не обращаются к изучению
морфологических, экологических, физиологиче-
ских и иных признаков изучаемых ими видов, но
даже воздерживаются от привязки выделенных в
ходе работы клад предположительно видового
ранга к имеющимся в наличии номинальным ви-
дам, описанным на домолекулярном этапе разви-
тия систематики. Нередки и такие ситуации, ко-
гда компьютерный анализ выявляет один или не-
сколько явно неизвестных науке видов, но и тогда
авторы исследования не дают их формального
описания (Vinarski, 2020). Причина проста – во
многих научных коллективах, выполняющих ис-
следования такого рода, участвуют высококвали-
фицированные генетики и биоинформатики, но
отсутствуют специалисты с подготовкой в обла-
сти систематики, знакомые с правилами таксоно-
мической номенклатуры и с процедурой описа-
ния новых таксонов.

Получается, что выделяемые в ходе работы мо-
лекулярных систематиков предполагаемые виды
(putative species) или же виды-кандидаты (candi-
date species), практически ничего не добавляют к
нашим знаниям о биологическом разнообразии,
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поскольку такими безымянными сущностями не-
ясного таксономического статуса очень сложно
оперировать, в том числе и для планирования и
проведения природоохранных мероприятий. Эти
сущности пополняют собой и без того многочис-
ленную область, охватываемую современной “се-
рой” номенклатурой (Minelli, 2017, 2019).

Виды, выделяемые с помощью чисто статисти-
ческих приемов, и зачастую не охарактеризованные
уникальными диагностическими признаками,
фактически являют собой математические кон-
струкции, которые, используя термин, предло-
женный А.Н. Горбанем и Р.Г. Хлебопросом (1988,
с. 11), можно назвать “матемазаврами”. Согласно
этим авторам, матемазавры населяют “особое
“царство” формальных и математических моделей”
и, несомненно, имеют определенную эвристиче-
скую ценность. Однако с точки зрения конечных
целей биологической систематики – описания и
упорядочивания биологического разнообразия
Земли – они представляют собой лишь первый
шаг исследования. Их полезность не следует пре-
увеличивать, тем более что, как предупреждают
сами авторы термина, существует реальная опас-
ность размножения “примитивных и паразитиче-
ских форм” матемазавров (там же).

Однако, несмотря на все перечисленные не-
достатки, очерченный выше подход к выделе-
нию видов имеет все признаки “синтетического”,
являясь гибридным наследником некогда про-

тивостоящих друг другу школ – нумерической
систематики и кладистики. От первой он получил
статистический инструментарий и чисто алгорит-
мический характер, основанный на оценке сходства
между нуклеотидными последовательностями. От
кладистики – убежденность в том, что в основу
системы должен быть положен паттерн ветвления
родословного древа, выявляемый с помощью мо-
лекулярно-генетических методов, и некоторые
другие конвенции, например острая неприязнь к
парафилетическим таксонам (сейчас господству-
ет хеннигово понимание монофилии как голофи-
лии; см. Павлинов, 2005; Hennig, 1966).

Таким образом, сбылось давнее предсказание
Майра, писавшего о том, что вероятностные со-
ображения, “которые следует внести в кладисти-
ческий подход, чтобы сделать его более надеж-
ным, неизбежно приблизят его к фенетическому
подходу, и, возможно, лучшие элементы обоих
подходов в конце концов можно будет объеди-
нить в один “синтетический” метод” (Майр, 1971,
с. 249).

Было бы ошибкой, однако, рассматривать ал-
горитмический подход к выделению видов как
осовремененную версию кладистики. При всем
внешнем сходстве, в нем отсутствует ключевой
для парадигмы Хеннига элемент – анализ сина-
поморфий, который подменен статистическим
анализом генов, избранных по принципу их до-
ступности (Клюге, 2020; Mooi, Gill, 2010). Это ха-

Рис. 1. Динамика числа статей в рецензируемых журналах, посвященных статистическому подходу к выделению видов
(на основе поиска по соответствующим ключевым словам в базе данных Scopus). Приведены эмпирические значения
и линия тренда (пунктир).
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рактерно не только для построения системы на
уровне видов, но и для макротаксономии. Напри-
мер, в основу наиболее популярной сегодня систе-
мы цветковых растений (так называемая система
APG, Angiosperm Phylogeny Group) сознательно
положены исключительно данные сравнительной
геномики, а морфологические данные использу-
ются только для подтверждения полученных та-
ким способом решений (Шипунов, 2003; Гельт-
ман, 2019). Тем самым авторы системы APG стре-
мились изгнать из нее субъективные экспертные
суждения (Шипунов, 2003).

Вслед за А.Б. Шипуновым (2003) можно ска-
зать, что при таком подходе единственным обос-
нованием для таксонов является кладограмма,
паттерн ее ветвления, а не признаки самих орга-
низмов. Конечно, можно заменить одно- и даже
мультилокусные филогении сравнением целых
геномов, что на наших глазах становится рутин-
ной исследовательской задачей (филогеномика),
особенно применительно к вирусам, бактериям и
протистам. Но даже в этом случае классическая
хеннигова процедура поиска гомологий (= сина-
поморфий) сохранит права гражданства только
там, где генетические данные недоступны, то
есть в систематике большинства вымерших ор-
ганизмов.

Таким образом, можно говорить о том, что за
последние десятилетия был реализован своего
рода “операциональный синтез” в биологической
систематике, достигнутый путем стихийной кон-
вергенции некогда противостоящих друг другу так-
сономических методологий (см. Stuessy, 2013).
Подчеркну, речь идет в первую очередь о практи-
ческой систематике, в то время как теоретики
продолжают говорить о плюрализме исследова-
тельских программ и классификационных подхо-
дов в этой дисциплине (Павлинов, 2003; Pavlinov,
2020). Движущим фактором этого синтеза без-
условно стало стремление сообщества системати-
ков к восстановлению утраченного престижа своей
дисциплины, необходимость обновить ее методо-
логию, приведя в соответствие с современными
стандартами точного и доказательного научного
знания (Vernon, 1993). Именно этот внешний по
отношению к биологической систематике сти-
мул, а не внутренняя логика развития теоретиче-
ской мысли в этой дисциплине, приводит к уни-
фикации методов и подходов к классификации
организмов, по крайней мере на видовом уровне.
Материальной предпосылкой синтеза стали тех-
нологические достижения второй половины XX в.,
включая прогресс вычислительной техники и ме-
тодов молекулярной биологии, которыми систе-
матики успешно воспользовались для достиже-
ния своих целей.

ИСКУССТВЕННЫЙ ИНТЕЛЛЕКТ
И ДЕГУМАНИЗАЦИЯ СИСТЕМАТИКИ?

Уже первые успехи нумерической таксономии
вызвали опасения, что систематики будут замене-
ны компьютерами (Hull, 1988). Пока этого не
произошло, но продвинутые статистические ал-
горитмы и модели, методы искусственного ин-
теллекта и машинного обучения уже становятся
частью инструментария таксономистов, и оста-
новить этот процесс едва ли возможно. Широкие
возможности, которые открывает применение
искусственного интеллекта (ИИ) в биологии рас-
смотрены в недавней статье в журнале “Природа”
(Таскина и др., 2020). Систематика в этом отно-
шении никоим образом не представляет исклю-
чения, что вызывает закономерную реакцию про-
тив возможных эксцессов автоматизации (de Car-
valho et al., 2008; Sterner, Franz, 2017).

Идентификация видов животных и растений с
помощью ИИ уже не является фантастикой, и,
по-видимому, недалек тот день, когда не только
идентификация, но и классификация живых ор-
ганизмов, в частности, разделение их на биологи-
ческие виды, будут переданы на откуп искус-
ственного интеллекта. Не об этом ли в свое время
мечтал сэр Рональд Фишер, разрабатывая свой
“дискриминантный анализ” (Fisher, 1936) для
точного и однозначного распределения биологи-
ческих объектов по группам? Нужно ли опасаться,
что дальнейшее углубление тренда на математи-
зацию завершится полной дегуманизацией систе-
матики, превращением ее из области научного
творчества в сверхалгоритмизированную проце-
дуру, почти не требующую участия человека?
С эмоциональной точки зрения это был бы край-
не неинтересный финал многовековой истории
древнейшей из биологических дисциплин. Хотя
бы потому, что он означал бы полное выхолащи-
вание биологической сущности таксонов, их
окончательную редукцию к абстрактным моде-
лям (“матемазаврам”), с которыми может иметь
дело лишь компьютер, а не живой человек. Ис-
чезло бы и эстетическое содержание систематики
как науки, в том числе, и о форме живых существ,
далеко не всегда поддающейся тотальной кванти-
фикации (Беклемишев, 1994) и уж тем более не
сводимой нацело к нуклеотидным последователь-
ностям. По словам А. А. Любищева (1971, с. 23),
“понятию красоты нет места в биохимической
систематике и морфологии, хотя неявным обра-
зом красота действует как объективный фактор в
одном из разделов классического дарвинизма –
гипотезе полового отбора”. Б.С. Кузин (1987, с.
137) сравнивал работу систематика с экскурсией
по “великолепной картинной галерее”, доставля-
ющей “непосредственное наслаждение”, состоя-
щее в “любовании многообразием форм и в уловле-
нии закономерностей, которым оно подчинено”.
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“Биохимия”, разлагающая целое организма на
множество элементов, определенным образом
взаимодействующих между собой, не видит ни
смысла в изучении формы, ни ее эстетического
значения, потому хотя бы, что “путь от биохимии
к морфологии очень далек” (Любищев, 1971, с. 23).
ИИ (как и чисто молекулярная систематика), оче-
видно, должен быть совершенно равнодушен к
эстетической стороне вопроса, как, например, и к
понятиям биостилистики, развиваемой некото-
рыми из современных теоретиков (Любарский,
1992, 1996). При замене целостных живых орга-
низмов математическими абстракциями или ге-
нотипами, ни о каком “любовании формами” (то
есть фенотипами, данными нам в чувственных
ощущениях) не может идти речи.

Можно утверждать определенно, что тренд на
автоматизацию систематики, доведенный до ло-
гического предела, приведет не к смерти этой на-
учной дисциплины, но к драматическому обедне-
нию ее содержания, примитивизации, а также
полной утрате творческого, “персоналистского”
начала в ней.

Повод для сдержанного оптимизма дает то об-
стоятельство, что тренд на математизацию был не
единственным из стимулов, управлявшим разви-
тием биологической систематики за последнее
столетие. Параллельно шло движение в сторону
“интегративности” этой науки, выстраиванию ее
междисциплинарных связей с другими областя-
ми биологии. Систематика наших дней утратила
привычный образ науки одиночек, уединенного
занятия музейных кураторов, “накалывающих
букашек на булавки” и дающих им латинские на-
звания. Очень ярко это проявляется в возраста-
нии числа соавторов таксономических публика-
ций, для которых уже не редкость коллективы,
включающие по десять и более участников (Гав-
рилов-Зимин, 2021; Poulin, Preswell, 2016; Vinarski,
2020).

По моему мнению, стратегией для сохранения
биологической систематики как “человеческой
науки” может стать ее постепенная интеграция
(вместе с биогеографией, экологией, палеобио-
логией) в некую метанауку “о биоразнообразии”,
рассматривающую его как сложный, целостный
объект, имеющий исторический, таксономиче-
ский, функциональный и другие аспекты. В ходе
таких “метатаксономических” исследований систе-
матик будет работать как часть команды, наряду с
представителями других биологических дисци-
плин, создавая многомерный образ изучаемого
таксона в различных его проявлениях. Возможно,
это будет дисциплина, целиком ориентированная
на реконструкцию эволюционных “историй”,
использующая стилистику нарратива для всесто-
роннего описания развивающейся во времени
группы организмов, включая описание ее таксоно-

мического состава и структуры. В таком подходе
нет никакой новизны. Насколько я могу судить,
именно к этому призывал Джулиан Хаксли (Hux-
ley, 1940) и другие архитекторы “новой система-
тики”. Вызовы наших дней, к числу которых от-
носятся и современный кризис биоразнообразия
(Myers, 1996; Pereira et al., 2012; Neubauer et al.,
2021), и постоянно оплакиваемый кризис тради-
ционной систематики (Agnarsson, Kuntner, 2007;
Britz et al., 2020; Vinarski, 2020; Bond et al., 2022), а
также реальная угроза ее дегуманизации, долж-
ны, как кажется, способствовать ускоренной
трансформации этой классической дисциплины
в новое, “постклассическое” состояние, одним из
ключевых понятий в описании которого будет
“синтез”.

Однако сам по себе “стихийный” синтез, ос-
нованный исключительно на прогрессе техноло-
гии, а не методологии, скорее всего будет бес-
плодным, так как заведет биологическую систе-
матику в бесконечный тупик совершенствования
компьютерных алгоритмов. Необходимо появле-
ние ярких новых идей в области теории (или вос-
крешение идей, давно высказанных, но крепко
забытых).
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The term “Modern Synthesis” has long been used by researchers writing about the history of evolutionary bi-
ology in the 20th century. However, the development of biological systematics over the past 100 years is usu-
ally depicted as a kind of “Darwinian” struggle for existence between three ideologically and methodologi-
cally different philosophies – numerical taxonomy (phenetics), cladistics, and “evolutionary systematics”. At
the same time, theoretical considerations both in Russia and abroad recognized the necessity and even the
inevitability of a future synthesis in the field of biological systematics. The article deals with the issue of the
current state of the practical taxonomy in the context of the problem of a possible synthesis of competing di-
rections. I argue that, in fact, a certain synthesis has already been achieved, but – in contrast to the evolution-
ary synthesis of the mid-20th century – not through the theoretical efforts of a group of spirited authors, but
due to the “natural” (and partially unconscious) convergence of the rival taxonomic methodologies, striving
to achieve maximum operability and the “objectivity” of their results. I have shown that, despite the domina-
tion of the phylogenetic (cladistic) approach to the classification, the practical taxonomy of our days is basi-
cally “pseudo-cladistics”, since it is based on statistical procedures for reconstructing phylogeny and species
delineation, rather than on analyzing homologies (synapomorphies). This situation can be called “operation-
al synthesis”, or a convention among practicing systematists that has been reached in the first decades of this
century. On the one hand, this can be viewed as an absolute success, which will probably allow taxonomy to
finally get rid of the stigma of “subjective” and “purely descriptive” science. On the other hand, this situation
threatens to dehumanize taxonomic practice and allocate a significant part of traditional taxonomic tasks to
computers.
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